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绿潮暴发期间我国青岛漂浮铜藻的分子鉴定
陈 军1，2，王寅初1，2，余秋瑢3，毕燕会4，何培民4，刘正一1，秦 松1
( 1． 中国科学院烟台海岸带研究所 海岸带生物学与生物资源利用重点实验室，山东 烟台 264003;
2． 中国科学院大学，北京 100049; 3． 曲阜师范大学 生命科学学院，山东 曲阜 273165;
4． 上海海洋大学 水产与生命学院，上海 201306)
摘 要 2013 年 6 月份，我国黄海连续第 7 年暴发绿潮灾害，同时出现了漂浮褐藻规模聚集现象，进一步增大了山
东半岛绿潮防控工作的难度。为了对漂浮褐藻进行分子鉴定，采用 PCＲ 扩增和序列测定的方法，获得了漂浮褐藻
的 5. 8S rDNA-ITS 序列。通过与已经报道的其他马尾藻属 5. 8S rDNA-ITS 序列比对及系统发育分析，对绿潮暴发期
间山东青岛近海出现的漂浮褐藻样品进行了分子鉴定。结果表明: 该漂浮褐藻的 5. 8S rDNA-ITS 基因序列全长
1366 bp，其中 ITS1 序列长度为 647 bp，5. 8S rDNA 序列长度为 155 bp，ITS2 序列长度为 717 bp。序列比对分析显
示，2013 年绿潮暴发期间青岛海域的漂浮褐藻与我国浙江省和韩国江陵海区分布的铜藻样品遗传相似度高达
99%。系统发育分析为马尾藻属铜藻( Sargassum horneri) 。
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Molecular phylogenetic analysis of floating Sargassum horneri
associated with green tides in coastal area of Qingdao
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HE Pei-min4，LIU Zheng-yi1，QIN Song1
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3． College of Life Science，Qufu Normal University，Qufu 273165;
4． College of Fisheries and Life Science，Shanghai Ocean University，Shanghai 201306，China)
Abstract In the Yellow Sea，large-scale green tides had broken out consecutively for seven years from 2007 to 2013． However，a
small scale of floating brown algae appeared at the same time in coastal area of Shandong Peninsula，which gave more pressures inclu-
ding environmental impacts and economic losses． The 5. 8S rDNA-ITS spacer regions of samples collected during the green tide were
sequenced and analyzed． Multiple sequence alignment and phylogenetic analysis were performed to reveal the affinity between a Qingd-
ao sample and four reported Sargassum samples． Ｒesults indicated that the genetic identity of the algae from the green tide was of 99%
similarity with Sargassum horneri from the coastal area of Zhejiang province and Jiangling，Korea． Phylogenetic analysis revealed that
the floating sample clustered with Sargassum horneri closely，which proved the floating brown algae in Qingdao accompanied with green
tides，was Sargassum horneri．
Keywords floating Sargassum horneri; 5. 8SrDNA-ITS; molecular phylogenetic analysis; Qingdao
铜藻( Sargassum horneri) 属于褐藻门( Phaeophyta) 墨角 藻 目 ( Fucales ) 马 尾 藻 属 ( Sargassum C． Agar-
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4 对引物对其 5. 8S rDNA-ITS 扩增、测序、拼接。进行
扩增 的 引 物 序 列 分 别 为 P1 ( F ) : ( 5'-CGAGTGGGCG-
GAGGCTTTTTTGTCT-3') 和 P1 ( Ｒ) : ( 5'-TTCGCTGCGT-
TCTTCATCGTTGTGG-3') ，P2 ( F ) : ( 5'-GCGACGGAT-
GTCTTGGCT-3') 和 P2 ( Ｒ ) : ( 5'-CTTGCTT-
GATCGGGGGTA-3') ，P3 ( F ) : ( 5'-GCGAAGAAGCCGA-
CAACCT-3') 和 P3 ( Ｒ ) : ( 5'-CTCCTCCTCCCCGA-
CAAGC-3') ，P4 ( F) : ( 5'-TACTGCCTGTTCGTCCCCTG －
3') 和 P4 ( Ｒ) : ( 5'-GGCTTCCTTCGCTTCCCTTT-3') 。
将测得的青岛漂浮褐藻样品序列和已报道的铜
藻［8 － 9］以及从美国国立生物技术信息中心( NCBI) 下
载的马尾藻属其他物种( 海蒿子 Sargassum confusum，
灰白马尾藻 Sargassum pallidum，海黍子 Sargassum mu-
ticum，鼠尾藻 Sargassum thunbergii，山德氏马尾藻 Sar-
gassum sandei) 的 5. 8S rDNA-ITS 序列用 Clustal W2 软










Fig 1 Morphologyical characteristics of floating
brown algae collected in this study
本研究中青岛漂浮褐藻样品 5. 8S rDNA-ITS 序列
保守区域总长度为 1366 bp，其中 ITS1 序列长度为 647
bp，5. 8S rDNA 序列长度为 155 bp，ITS2 序列长度为
717 bp。通过序列比对分析发现，青岛漂浮褐藻样品
的 5. 8S rDNA-ITS 序列与文献中报道的分布在中国浙
江海域的铜藻样品( DT01 和 HKA01 ) ［8］、韩国江陵市
海域铜藻样品( GenBank 登录号为 AY149998. 1 ) 序列
并无明显区别，相似度达 99% ，与韩国仁川市海域铜
藻样品( Genbank 登录号为 AY149999. 1 ) 序列也有较
高的相似度( 98% ) 。其中，青岛漂浮褐藻样品序列与
样品 DT01 序列比对发现，共有 4 个变异位点( 图 2 ) 。
由系统发育树( 图 3) 可见，青岛漂浮褐藻与参考序列
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漂浮褐藻应为马尾藻属铜藻( Sargassum horneri) 。
图 2 青岛漂浮褐藻与已报道的铜藻 5. 8S rDNA-ITS 序列比对结果
Fig 2 Alignment of the 5. 8S rDNA-ITS sequence from floating





图 3 基于 NJ 法构建的 5. 8S rDNA-ITS 序列的系统进化树
Fig 3 Phylogenetic tree of 5. 8S rDNA-ITS sequences constructed by NJ method
QD 代表绿潮暴发期间青岛漂浮褐藻样品; 节点处数字代表重复 1000 次的
自检值。
分类显得尤为重要［13 － 15］。ITS 序列包括 3 部分，分别
为 18 ～ 5. 8 S 核糖体 ＲNA 基因之间的 ITS1，5. 8S 以及
5. 8S 与 28S 核糖体 ＲNA 基因之间的 ITS2 序列总和。
该序列在种间水平上变异较大，能够提供比较丰富的
变异位点，已被广泛用于马尾藻属等样品的物种鉴定
及系统进化等研究［8 － 9，16 － 17］。蔡永超等［18］ 基于 ITS2
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